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Izvod: Oplemenjivanje višegodišnjih leguminoza za mnoge agronomski značajne osobine kao što su 
prinos semena, perzistentnost, dugovečnost, otpornost na bolesti i štetočine, otpornost na limitirajuće 
abiotičke uslove i pojavu poliploidije efi kasnije je i preciznije ako se u radu primenjuju i genetički marke-
ri. Polimorfi zam genotipova zasnovan na profi lima izoenzima može da potceni ukupan nivo genetičke 
varijanse jer se odnosi na kodirajuće regione DNK koji su bili konzervirani kroz evoluciju da bi se oču-
vala funkcija enzima. Kompletna pokrivenost genoma može se ostvariti samo primenom pokazatelja 
molekularne varijabilnosti (DNK polimorfi zam) tj. molekularnim markerima. Pored toga, molekularni 
markeri ne zavise od uslova spoljašnje sredine i mogu se detektovati u svim stadijumima fazama razvića 
biljaka. Glavni aspekti primene genetičkih markera u oplemenjivanju višegodišnjh leguminoza se odno-
se na: karakterizaciju germplazme, mapiranje vezanih gena, QTL analizu, selekciju uz pomoć markera 
(MAS), identifi kaciju sorata i zaštitu prava oplemenjivača. 
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Uvod
Korišćenje molekularno-genetičkih tehnika za-
jedno sa konvencionalnim oplemenjivanjem po-
većalo je efi kasnost i preciznost oplemenjivanja 
mnogih poljoprivrednih biljaka (Collard & Mac-
kill 2008).   
Trenutno sve komercijalno dostupne sorte vi-
šegodišnjih krmnih leguminoza (lucerka, crvena 
detelina, bela deteline, žuti zvezdan) jesu sinte-
tici, stvoreni putem međuukrštanja odabranih 
roditelja tokom četiri do šest generacija (Wood-
fi eld & Brummer 2001). S tim u vezi su metode 
oplemenjivanja višegodišnjih krmnih leguminoza 
zasnovane isključivo na metodama selekcije u 
polusrodstvu, uključujući intercrossing odabranih 
roditelja u cilju proizvodnje sintetičkih sorti (Hill 
et al. 1988). Prisustvo heterozisa kod krmnih 
leguminoza dovelo je do značajne diskusije o 
mogućnostima razvoja hibridnih sorti. Primena 
hibridnog sistema oplemenjivanja zahteva po-
boljšanje najmanje dve nezavisne i komplemen-
tarne populacije koje u kombinaciji proizvode he-
terozis (Sengupta-Gopalan et al. 2007, Katić i sar. 
2010). Da bi se postigla hibridna snaga tj bujnost 
krmnih leguminoza kao što je lucerka neophodne 
su nove strategije oplemenjivanja u kojima bi bila 
naglašena karakterizacija i evaluacija genetičkih 
resursa, a posebno identifi kovanje heterotičnih 
grupa, koristeći i klasične i molekularne metode 
(Woodfi eld & Brummer 2001). 
Oplemenjivački rad na višegodišnjim krmnim 
leguminozama, kako u svetu tako i u Republici 
Srbiji, započeo je relativno kasno, posle Drugog 
svetskog rata (Katic et al. 2008) Oplemenjivanje 
lucerke u Institutu za ratarstvo i povrtarstvo u 
Novom Sadu, saglasno postavljenim ciljevima vr-
šilo se u nekoliko ciklusa (Katić i sar. 2002). Za 
više od 50 godina rada na oplemenjivanju lucerke 
u Odeljenju za krmno bilje Instituta za ratarstvo 
i povrtarstvo u Novom Sadu, stvoreno je 14 sorti 
lucerke. Aktuelni ciljevi u oplemenjivanju lucerke 
u Institutu fokusirani su na stvaranje sorti visoke 
produkcije biomase (zelene krme i sena), name-
njenih za različite sisteme iskorišćavanja sa četiri 
i pet otkosa godišnje, kao i proučavanje dugoveč-
nosti – trajnosti ovih sorti (Katić i sar. 2007). Is-
pitivanje parametara kvaliteta posebno hranljive 
vrednosti novih sorti, kao i njihove svarljivosti, 
novi je pravac rada na parametrima kvaliteta u 
Institutu.    
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Intenzivniji rad na kolekcionisanju crvene 
deteline (Trifolium pretense L.), druge po značaju 
višegodišnje krmne leguminoze u Institutu za 
ratarstvo i povrtarstvo u Novom Sadu započet 
je pre 20 godina, kako bi se obezbedila što šira 
genetička varijabilnost, neophodna za početak 
oplemenjivačkog rada na ovoj biljnoj vrsti (To-
mić i sar. 2010). Primenom metoda selekcije u 
polusrodstvu (masovna selekcija, rekurentna fe-
notipska selekcija) do sada su stvorene tri sorte: 
Kolubara, Una i Avala. Osnovni cilj u opleme-
njivanju crvene deteline je stvaranje dugovečni-
jih sorti (do tri godine života) koje daju visok 
prinos kvalitetne krme i koje su tolerantne na 
ekonomski značajnije bolesti (Vasiljević et al. 
2005). Za uspeh u oplemenjivačkom radu osim 
pravilno odabranih metoda oplemenjivanja (Va-
siljević i sar. 2003) veoma je važno sakupiti ma-
terijal sa što većom genetičkom varijabilnošću 
(Vasiljević i sar. 2001). U skorije vreme započeto 
je izučavanje genetičke varijabilnosti kolekcioni-
sanog materijala crvene deteline posredstvom 
polimorfi zma izoenzima (Nikolic et al. 2010), 
a saglasno utvrđenoj metodologiji i stečenom 
iskustvu stranih autora (Yu et al. 2001, Mosjidis 
& Klingler 2006). 
Aspekti upotrebe genetičkih markera u 
oplemenjivanju višegodišnjih leguminoza
Karakterizacija germplazme
Proteinski i molekularni markeri mogu da pru-
že brzu procenu genetičkog diverziteta (Karp et 
al. 1996, Powell et al. 1996, Mueller & Wolfenbar-
ger 1999). Dobro analizirani genetički resursi vi-
šegodišnjih leguminoza, na molekularnom nivou, 
mogu da unaprede oplemenjivački proces i do-
prinesu očuvanju i obnovi biodiverziteta. 
Polimorfi zam genotipova zasnovan na pro-
fi lima izoenzima može da potceni ukupan nivo 
genetičke varijanse, jer se odnosi na kodirajuće 
regione DNK koji su bili konzervirani kroz evo-
luciju da bi se očuvala funkcija enzima (Gottli-
eb et al. 1981). Kompletna pokrivenost genoma 
može da se ostvari samo primenom pokazatelja 
molekularne varijabilnosti (DNK polimorfi zam) 
tj. molekularnim markerima (Galović et al. 2006). 
Pored toga, molekularni markeri ne zavise od 
uslova spoljne sredine i mogu se detektovati u 
svim stadijumima razvoja biljaka. Tehnike mo-
lekularnih markera se ubrzano razvijaju i postoji 
veliki izbor različitih metoda, koje mogu biti ap-
solutni pokazatelj distanci, stabilnosti i sličnosti 
različitih genotipova ako se pravilno primene 
(Zlokolica et al. 1999). 
Tehnike molekularnih markera (RAPD, AFLP, 
SSR, RFLP) su korišćene za karakterizaciju gene-
tičkog diverziteta i genetičkih odnosa germplaz-
me gajene lucerke i divljih srodnika u cilju iden-
tifi kacije najreprezentativnijih populacija određe-
nog regiona pružajući mogućnost za eliminiciju 
genotipova duplikata iz kolekcije germplazme 
(Brummer et al. 1991, Skinner 2000, Yu & Pauls 
1993, Jenczewski et al. 1999, Torricelli et al. 2000, 
Zacardelli et al. 2003, Kölliker et al. 2003).
Nasumično umnožena polimorfna DNK 
(RAPD) su dominantni markeri koji utvrđuju 
polimorfi zam DNK primenom kratkih arbitrar-
nih prajmera. Koristi i jedarnu i citoplazmatsku 
DNK kao templet za umnožavanje. Korisni su za 
istraživanja koja uključuju veliki broj polimorfnih 
lokusa kao što su mape vezanosti, ka i za pozicio-
niranje gena (Michelmore et al. 1992). 
RAPD markeri su korišćeni za utvrđivanje ni-
voa genetičke varijabilnosti i genetičke sličnosti 
16 elitnih roditelja crvene deteline organizovanih 
u četiri podgrupe od po četiri roditelja (Campos 
de Quiroz & Ortega Klose 2001), a niže vredno-
sti polimorfnih lokusa i prosečne heterozigotno-
sti utvrđene su u podgrupi roditelja selekcionisa-
nih za otpornost na nematode stabljike.  
Grupni uzorci 20 jedinki po sorti Trifolium pra-
tense koriste se kada se žele dobiti RAPD profi li 
sa uklonjenom intrasortnom varijansom (Kon-
gkiatngam et al. 1996), 7 jedinki za Medicago sativa 
(Yu & Pauls, 1993), 30 jedinki za Lolium perenne 
(Sweeney & Danneberger 1994). Kongkiatngam 
et al. (1996) su preporučili da se koriste klijanci 
crvene deteline umesto listova za DNK ekstrak-
ciju grupnih uzoraka jer je potrebna mala količina 
DNK za test. Utvrđeno je da  manji broj RAPD 
markera pokazuju kodominantnost i u slučaju 
da se to zanemari svaka traka markera se ozna-
čava kao različiti lokus umesto kao različiti aleli 
istog lokusa, što može dovesti do precenjivanja 
broja polimorfnih lokusa i potcenjivanja proseč-
nog broja alela po lokusu (Kongkiatngam et al. 
1995).  
Polimorfi zam dužine umnoženih fragme-
nata (AFLP) su dominantni markeri kao i RAPD 
ali su tehnički bolji u sposobnosti da razlikuju 
homozigote od heterozigota, kao i da detektuju 
veliki broj lokusa u pojedinačnom testu. Koriste 
se za svrhe QTL analize na osnovu genetičkih 
mapa vezanih gena i dobre rezultate su pokazali 
kod crvene deteline za mogućnost primene selek-
cije uz pomoć markera (MAS) za perzistentnost 
(Herrman et al. 2007).
Umnoženi jednostavni ponovci (SSR) 
čine kratke tandemski ponovljene sekvence 
od 1-6 bp. Polimorfi zam je zasnovan na broju 
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ponovaka odnosno ukupnoj dužini sekvence. 
Predstavljaju kodominantne markere i imaju 
primenu kod višegodišnjih leguminoza za pro-
učavanje genetičkog diverziteta, QTL mapira-
nje i sortnu identifi kaciju.
Polimorfi zam dužine restrikcionih fragme-
nata (RFLP) su kodominantni markeri koji se 
detektuju preko elektroforeze i radioaktivnih 
proba (Southern blotting tehnike). Prikladni su za 
proučavanje genetičke varijabilnosti hloroplas-
tne DNK (Milligan 1991). Nedostaci vezani za 
primenu ovih markera su dugotrajnost, poveća-
ni troškovi i slaba dostupnost specifi čnih proba. 
Kod crvene deteline je utvrđen visok nivo gene-
tičke varijabilnosti hloroplastne DNK (Milligan 
1991) na populacionom nivou primenom RFLP. 
Ulloa et al. (2003) su proučavali genetički diver-
zitet 12 čileanskih populacija crvene deteline i 
osam sorata poreklom iz Čilea, Argentine, Uru-
gvaja i Švajcarske radi utvrđivanja genetičke srod-
nosti. Herrmann et al. (2005) su sproveli obimno 
istraživanje genetičkog diverziteta 120 populacija 
crvene deteline (švajcarskih divljih populacija, 
švajcarskih ekotipova, “Mattenklee” sorata, “Ma-
ttenklee” ekotipova, holandskih divljih populacija 
i holandskih ekotipova).
Određivanje genetičke divergentnosti, odnosno 
sličnosti veoma je značajno, kako zbog ispitivanja 
potencijala za heterozis roditeljskih parova, tako i 
zbog mogućnosti utvrđivanja inbriding depresije 
u toku selekcije. Identifi kacija heterotičnih grupa 
je, nažalost, bila gotovo bez pažnje kod krmnih 
leguminoza. Kidwell et al. (1994) su pokazali da 
se M. sativa subsp. falcata i u manjoj meri peruan-
ska germplazma genetički razlikuju u odnosu na 
subsp. sativa pul germplazmu. Riday & Brummer 
(1999) su potvrdili da sativa x falcata interpopulaci-
oni hibridi imaju bolje performanse u odnosu na 
oba unutar populaciona ukrštanja, dok su Ray et 
al. (1999) izvestili o postojanju heterozisa između 
nedormantnih i dormantnih izvora germplazme 
lucerke. Takođe, M. sativa subsp. falcata je iden-
tifi kovana kao podvrsta koja pokazuje heterozis 
u ukrštanjima sa elitnim M. sativa subsp. sativa 
oplemenjivačkim materijalom (Riday & Brum-
mer 2002a, Riday & Brummer 2002b; Riday et al. 
2002, Riday et al. 2003).   
Ispitivanja Kidwell et al. (1999) i Riday et al. 
(2003) su interesantni primeri korišćenja mole-
kularnih markera u proceni genetičke distance 
između roditelja, što bi moglo biti važno pri oda-
biru adekvatnih roditeljskih genotipova pri stva-
ranju novih sorti. Kidwell et al. (1999) su stvorili 
sintetičke populacije korišćenjem različitog broja 
roditelja primenjujući RFLP markere u proceni 
genetičkih razlika između roditelja. Međutim, 
potomstva iz ukrštanja genetički različitih rodi-
telja nisu dosledno imala viši prinos u odnosu na 
potomstva iz ukrštanja genetički sličnih roditelja. 
Mogući razlozi su ravnoteža vezanih gena u rodi-
teljskoj populaciji ili nemogućnost da se pomoću 
korišćenih markera identifi kuju regioni genoma 
koji utiču na prinos. Riday et al. (2003) su kod 
jednostrukih hibrida sativa-sativa, sativa-falcata i 
falcata-falcata proučavali heterozis za prinos krme. 
Procena genetičke udaljenosti između genoma 
M. sativa i M. falcata rađena je uz pomoć AFLP 
i SSR markera, a pošto nije pronađena značajna 
korelacija između genetičke udaljenosti sa hetero-
zisom i specifi čnih kombinacionih sposobnosti, 
zaključeno je da neutralni i random molekularni 
markeri nisu dobri za predviđanje heterozisa kod 
lucerke. 
Osim za procenu heterozisa, molekularni mar-
keri su korišćeni i u procenama inbridinga. Mada 
se dobijanje inbred linija kod lucerke smatra zbog 
velike inbriding depresije, u takvim eksperimen-
tima molekularni markeri mogu biti korisni jer 
omogućavaju da se direktno proceni progresija 
homo/heterozigotnosti na genomskom nivou. U 
tom smislu su Brouwer & Osborn (1997) koristili 
RFLP markere kod diploidne lucerke, a Scotti et 
al. (2000) kod tetraploidne lucerke.
Mapiranje vezanih gena, QTL analiza i selekci-
ja uz pomoć markera (MAS)
Među krmnim leguminozama, mapiranje ge-
noma je najnaprednije kod lucerke (Woodfi eld & 
Brummer 2001). Genetičke mape - mape veza-
nosti gena lucerke dobijene su na osnovu gotovo 
svih raspoloživih molekularnih markera. Različite 
grupe istraživača su se bavile genetičkim mapira-
njem kod lucerke, a većina genetičkih mapa lucer-
ke su konstruisane kod diploida (Kiss et al. 1993, 
Echt et al. 1994, Tavoletti et al. 1996, Diwan et al. 
1997, Diwan et al. 2000, Kaló et al. 2000, Porced-
du et al. 2002). Međutim neke istraživačke grupe 
su se odlučile da vrše mapiranje tetraploida lucer-
ke (Yu & Pauls 1993, Brouwer & Osborn 1999, 
Ma et al. 2002, Sledge et al. 2004). 
M. truncatula je međunarodno priznata model 
vrsta, ne samo za blisko gajenu M. sativa, već i za 
familiju mahunarki, zbog njenih povoljnih oso-
bina kao što su diploidan broj hromozoma (2n 
= 2x = 16), mala veličina genoma, autogamija i 
pogodnost za genetičke transformacije (Verone-
si et al. 2003). Geni iz M. truncatula imaju visok 
stepen identičnosti sekvenci sa genima lucerke 
tako da je M. truncatula odličan genetički model 
za lucerke. Dostupnost M. truncatula mikronizo-
va (Tesfaie et al. 2006) i proteinskih podataka 
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(Lei et al. 2005) doprineli su identifi kaciji agro-
nomski značajnih gena.  
Konsenzus mapu vezanih gena kod crvene de-
teline sačinili su Isobe et al. (2009), koja je prva 
takva mapa za stranooplodnu vrstu krmnog bilja. 
Stvorena je na osnovu šest mapirajućih populaci-
ja, ukupne dužine 836,6 cM sa 1804 lokusa mar-
kera i prosečnom distancom dva susedna lokusa 
od 0,46 cM. Za prinos semena po biljci kod crve-
ne deteline, svojstvo koje je inače teško poboljšati 
fenotipskom selekcijom, utvrđena su 3 QTL na 
tri različite grupe vezanih gena koji su objasnili 
33,8% ukupne fenotipske varijanse (Herrmann 
et al. 2006). Izračunati proseci ocena vigora kroz 
dve zimske i tri uzgojne sezone su utvrđeni kao 
optimalan metod za prikazivanje perzistentnosti 
i utvrđen je značajan QTL za ovo svojstvo, koji 
je objasnio 12,2% ukupne fenotipske varijan-
se (Herrmann et al. 2008). Markeri povezani sa 
utvrđenim QTL kod crvene deteline omogućiće 
selekciju uz pomoć markera (MAS) za ova dva 
važna svojstva.
Jedan od najvažnijih segmenata oplemenjivač-
kog rada jeste odabiranje biljaka u generacijama 
razdvajanja svojstava, kojim se izdvajaju potom-
stva sa odgovarajućom kombinacijom gena. Se-
lekcija uz pomoć markera (MAS - Marker Assi-
sted Selection) može imati dosta prednosti u od-
nosu na konvencionalne metode oplemenjivanja. 
Marker asistirana selekcija (MAS) se zasniva 
na identifi kaciji markera za gene od interesa ili 
markera koji su blisko vezani sa genima od in-
teresa, a koji se mogu koristiti da se indirektno 
selektuju osobine čija je procena teška ili skupa 
(Woodfi eld & Brummer 2001). Kada se markeri 
jednom blisko povežu sa genima, odnosno kada 
se identifi kuju QTL markeri za svojstva na koja 
se vrši selekcija, umesto poljskog ispitivanja ve-
likog broja biljaka oplemenjivači mogu koristiti 
specifi čne markere kao dijagnostičko sredstvo za 
odabiranje jedinki koje su nosioci poželjnih alela 
(Deletić 2009).
MAS selekcija se primenjuje na genotipskom 
nivou korišćenjem DNK markera koji su blisko 
vezani za gene koji determinišu kvalitativna ili 
kvantitativna svojstva i koji se nasleđuju na isti 
način kao i geni od interesa. Selekcija uz pomoć 
markera je naročito korisna za svojstva koja je du-
gotrajno i teško oceniti fenotipski na polju, kao 
što su perzistentnost i otpornost na niske tem-
perature. Selekcija uz pomoć markera može da 
poveća efi kasnost oplemenjivanja višegodišnjih 
leguminoza omogućujući preciznije unošenje 
specifi čnih gena.
Saturisane mape vezanih gena mogu biti ve-
oma korisne u oplemenjivanju višegodišnjih le-
guminoza radi utvrđivanja target gena od agro-
nomskog značaja, za primenu selekcije uz pomoć 
markera i za proučavanje heterozigotnosti i inbri-
ding depresije. 
Iako se MAS primenjuje kod mnogih kultura 
(Young 1999), stvarna korist od te tehnologije 
može biti najviše uspešno realizovana kod više-
godišnjih krmnih kultura, gde svaki ciklus selek-
cije traje nekoliko godina. Na primer, selekcija na 
otpornost na niske temperature kod lucerke traje 
tri do pet godina. MAS pristup može značajno 
da smanji vreme ciklusa, ako bi markeri koji su 
u vezi sa preživljavanjem tokom zime mogli biti 
identifi kovani (Woodfi eld & Brummer 2001). 
Tako su Brouwer et al. (2000) uspeli da pronađu 
nezavisne regione genoma koji kontrolišu otpor-
nost na niske temperature i dormantnost kod te-
traploidne lucerke. Oni su predložili mogućnost 
korišćenja MAS za poboljšanje otpornosti na ni-
ske temperature, a bez povećanja dormantnosti. 
Tu su i drugi pokušaji identifi kovanja gena lu-
cerke korišćenjem različitih markera. Barcaccia et 
al. (2000) su pomoću RAPD, ISSR i AFLP mar-
kera identifi kovali jednu grupu vezanih gena koji 
deluju na formiranje 2n jajnih ćelija kod jednog 
diploidnog mutanta Medicago falcata označenog 
kao PG-F9. Tavoletti et al. (2000) su proučavali 
osobinu džambo polena na diploidnom mejotič-
kom mutanatu koji proizvodi 2n polen i s tim u 
vezi uspešno su locirali džp gen koji determiniše 
proizvodnju neredukovanih gameta. Obert et al. 
(2000) su pronašli dva AFLP markera značajno 
povezana sa otpornošću na plamenjaču. Sledge et 
al. (2002) su proučavali toleranciju na aluminijum 
(Al) i identifi kovali i potvrdili postojanje QTL za 
to svojstvo kod diploidne M. coerulea. Utvrđeno je 
da su dva RFLP markera povezana sa Al toleran-
cijom kod ukrštanja između tolerantnih i osetlji-
vih biljaka M. coerulea, a predlaže se kao podesno 
korišćenje ta dva RFLP markera za QTL analizu 
kod tetraploide lucerke. Endre et al. (2002) su pri-
menili mapu molekularnih markera razvijenu na 
diploidnom nivou za pozicioniranje gena odgo-
vornih za fenotip koji nije u mogućnosti da obra-
zuje kvržice na korenu tetraploidne lucerke. 
 
Identifi kacija sorata i zaštita prava oplemenji-
vača
Da bi se novostvorena sorta stavila na nacional-
ne i internacionalne liste sorata, potrebno je da se 
testira DUS (Distinctness Uniformity Stability) 
testovima, kako bi se utvrdilo da li se razlikuje 
od već priznatih, što je osnova zaštite intelektual-
nih prava oplemenjivača (PBR). Genetički, a po-
sebno molekularni markeri postaju sastavni deo 
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ovih testiranja, pored morfoloških i biohemijskih 
metoda, u cilju utvrđivanje pouzdanih genetičkih 
profi la (fi ngerprinting). Identifi kacija i kvantifi kaci-
ja genetičke sličnosti varijeteta višegodišnjih legu-
minoza je teška zbog velike varijabilnosti jedinki 
u genetički heterogenim populacijama. 
Proučavajući proteinski polimorfi zam doma-
ćih sorti crvene deteline u poređenju sa sortama 
iz zapadne i severne Evrope koje se koriste kao 
standardni u procesu registracije i zaštite sorti 
poljoprivrednog bilja prema protokolu UPOV 
organizacije, pomoći multivarijacione analize 
posebno se izdvaja podgrupa koja obuhvata NS 
sorte crvene deteline, što ukazuje na originalnost 
i autentičnost domaćeg sortimenta, kako u odno-
su na morfološko-biološke pokazatelje (Vasiljević 
i sar. 2006) tako i u odnosu na proteinski poli-
morfi zam (Nikolic et al. 2010).   
Zaključak
U budućem oplemenjivačkom radu na višego-
dišnjim krmnim leguminozama u našoj zemlji, 
saglasno savremenim svetskim trendovima, oče-
kuje se veća primena genetičkih a naročito mo-
lekularnih markera, prevashodno kao pomoć u 
oplemenjivanju (marker asistirana selekcija), kao i 
za analizu genetičke divergentnosti roditelja i tipi-
ziranju varijeteta. Ipak, uprkos mnogim istraživa-
njima koja koriste molekularne markere, ni jedna 
sorta lucerke do sada nije stvorena korišćenjem 
molekularnih markera. 
DNK sekvence većine gena za agronomski 
važne osobine raznih kulturnih biljaka nisu po-
znate i verovatno će tako ostati neko vreme. Da-
lja dostupnost obilja informacija o sekvencama 
olakšaće razvoj velikog broja markera koji bi se 
mogli dovesti u vezu upravo sa onim regionima 
genoma koji su bogati genima. 
U međuvremenu, naučnicima preostaje dalje 
korišćenje i usavršavanje QTL mapa i markera. 
Očekuje se da će dalji razvoj genskih mapa visoke 
rezolucije omogućiti izolaciju stvarnih gena ume-
sto njihovih mapa, a poznavanje DNK sekvenci 
gena će omogućiti dizajniranje “savršenih“ mar-
kera koji bi bili integralni delovi samih gena.
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Use of  Genetic Markers in Breeding of  Perennial Legumes 
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Summary: Breeding of  perennial legumes for many agronomic important traits like grain yield, persistence, longe-
vity, resistance to diseases and pests, resistance to limiting abiotic conditions and polyploidy is more effi cient and 
precise if  genetic markers are used. Estimates based on isozyme polymorphism may underestimate overall levels 
of  genetic variation because they are sampling only coding regions of  DNA that may be conserved to maintain the 
function of  the enzymes. The complete coverage of  a genome can be achieved only by the use of  molecular variabi-
lity indicators (DNA polymorphism), i.e. molecular markers. Molecular markers are independent of  environmental 
infl uences and can be detected in all plant development stages. The main aspects of  genetic markers use in perennial 
legumes breeding are: germplasm characterisation, genetic linkage mapping, QTL analysis, marker assisted selection 
(MAS), variety identifi cation and protection of  plant breeders’ rights.
Key words: breeding, genetic markers, perennial legumes
